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E5 SuperGroup A AA-Aln

most-likely MINIPV....FVFTG........... TLLFLLCL..ALCVCLVSP.LLL......SVSVYALVLLLVL..LLW 47

HPV42 TV.-GLQYC.DST-CGTT......GQK--L--FIVVGA--VC-WIS-QNYPYPVWA-CL-SY-T---..-S- 62
HPV61 T--N-GRACV-DRWMVY........ D-PAAYTF-..-FLSF-TKRIFGV.....FLCHICRI-VHIHAS.VVV 57
HPV26 -IY-F-AS----F..CF-

HPV51 -QY-F-AA---|-..CF- 50

HPV30 YV-.—--......-A-LFSTC---Il..-F- 61

HPV66 ~  SPY-AT...ID-CV..........ICV-A--FCVC----HFV-.---...... -A-LFTSC-I-II..-F-

HPV18 LYV--H- - --CMC-YAWV--F..VYI 40

HPV45 -L.SL-.... . YV--N-.-.-VQ...... --Y-C-FAW---F..-FI 40

HPV39 --.LL-.... . --H-C-Y-WII-F..VFI 40

HPV70 - AL-...-LVW.............. 40

HPV59 --TL-...--CC.............. 40

HPV16 -T-LDT....AST-L 50

HPV35h --.DLT....ASS-V.......... 49

HPV31 --ELNIS...T-SI............ 50

HPV52 -L.GL....—C...ceevie

HPV33 -.F-... l-F-..C-S.L-LR-.-I-

HPV58 -.L-L... -I-F-..C--IFLR-.-V-......-l-I--WL-V---. .- 41

HPV6bES5a -EVV--QL.AAG-............ -ST-I-PVII-FV--F--lI-IVWI.SEFI-YTSV---T-L-YL---

HPV11E5a -EVV--QIA.AAT-T...........--ILPVVL..-FA--IL-IV-IILI. SDFV-YTSV---T-L-YL---

HPV44 -EH--1....DATI-AT..... S-S-LPVVI..--F--F--IV-IICI.SDFI-YTSI---T-L-YL---

HPV55 -EH--1...DGTI-AT........ S-S-LPVV-..--F--F--IV-IIYL.SDFI-YTSI---T-L-YM---

HPV13 -EF---....D-S-QAT........ SKS-LP-VI..--T--V--lITI-CL.SEFL-YTNV---T-I-YV---

PCPV1 -ELQV-P...VD--AKA....... TSQS-LP-LI..--T--FL-IIl-IFV.SEFLLYSSV---T-L-YL--- 60

HPV34 -—-Fl—IL -VFGF..YM-.LS-.S.-AV......- C---WL---llIl.TFL 41

RhPV1E5a TAT-LL....-LVVF........... L-----G-..VF-.A--ES.---......CF----S----M-..-F- 46

most-likely .VVLTSPLQFFLLYLLFFYIPMLLIHFHAIL.LLTQQ. 81
HPV42 .LQVLTYFDY-F-C-IILG--SV-LTLL.-..H-Al-. 95
HPV61 .YGI-VAPPAIHCCSYVNSV-CVCCS-A.-..CIPL.. 89
HPV26 F--S--YITTYIV-ICL-F--ACFL--Y.T..VMVIAT 85
HPV51 F--A--Q-TT-FV--1---L-C--L-LY.T..F-.LLQ 84
HPV30 F--AS-YITA-TIF------- L--VYA--V.W-INTQ 97
HPV66 F--A--FFDT-I-F-------T-C-YC--L..W-INHL 85
HPV18 ~-I---ATA-TV-VFC-LL----L-|---..-SL-.. 73
HPV45 ~=l----TA-AV-ICCYLL--FVL-M-.A..-H-I-. 73
HPV39 .LIR-T--EV-FV-----VL--W-L-RL-M..DM.I.. 72
HPV70 .--H-T---M-Cl-----IL--WFL-IL.S..VYA... 71
HPV59 ~-I--SYEC----I---I--L--LYA---..-S.I-. 73

HPV16 ATAA-AFRC-IV-II-V---LF---T--R..F-.IT. 83
HPV35h -TVAT--RC-CCF-C-L----GM-NA--Q..Y-AV-. 83
HPV31 ~IA----RC-CI-VV-I---LFV--T--S..F-.S-Q 84
HPV52 .-SIG--FKV-F-----L-F--FC--C--Q..Y-A-LQ 75
HPV33 -FVG---KI-FC----L-L--MC-N---Q..HM---E 75
HPV58 .-SVG-A-RI-FC--|-L----MC-N---Q..Y----D 76
HPV6bES5a Iy T--VC-C-A-Y--YY.-.VT---. 91
HPV11E5a R T-CVC-F-AFY--Y.-.VQ--. 91
HPV44 .LL---A---Y--T-CVCFF-AWY----.-..VH---E 92
HPV55 .LL--TA---YV-T-CVCFF-AWYL--Y.-.VH.T-E 91
HPV13 .LL--T----Y--T-SLCFL-A-CV-QY.-..-Q.T-E 91
PCPV1 LL--P-eeeee- T-SLCFL-AFC--QY.-..-Q---Q 94
HPV34 .H-SQ-L-KVYI--VCV-----A-V-Y--T..-QVT.. 74
RhPV1E5a .-SIVN-FAA-G-C-FC-LT-L----L--LSVVYSRMM 83
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E5 SuperGroups B-E AA-Aln

SuperC.con  M?hp?lILFLGL??gvQLILI?FILFFFIV?WD?fgCrC??Ip? 34

hydrophilic domain which
hydrophobic region can induce DNA synthesis
mediates membrane in quiescent cells for BPV1
-> localization in BPV1 <- -> <-
Cysteines which may be involved
in dimer formation for BPV1

* ok

GroupCl.con MPNLWFLLFLGLVAAMQLLLLLFLLLFFLVYWDHFECSCTGLPF 44
BPV1 44
BPV2 44
GroupC2.con M?hpgLILFLGL?fgvQLILIVFILFFFivwWDqfGCrCe???? 38
EEPV 43
RPV 44
DPV 44
OvPV1 44
OvPV2 44
SuperD.con QTVPPIFQRRPGPAAEGAVVFAIAITVTITIAYEGAALQWTRHAATESRETPGRKTKGHPRTGTMPWNTDSAN 73
BPV4 73
L2 start for CRPV, HPV41 ->
<- E2 end for CRPV <- E2 end for HPV41
SuperE.con  ?????2??2??2??7?7?sa?????????????ahtqk???????2?q?LIgk??n?1???2?fi?hakl???2??1???I 22
HPV41 MKQKEK-SSNLSRFLKTLGCF-----SCDLCIIK-C----GL-A-ILNNC-R---QRGAIVHPML- 66
CRPV MGFSDVYACNPFP--AFVTQRFFVPINL-----....... VSW-H-HENAG-HHKT--Q----LAIAQ-TYRI 66
GroupEl.con ????2?2?722?°22?272?222°22°0220222°222°222°2?YNV??2L27KI?22222?QT?2A?L??KIKL??QQLL??? 17
HPV1aR MEVDFAWTCVHSPCIYSPPTPTYLEACKHCNKCIA--ENA-PP--YTPHAKY--P-H-TF----S|----IKY 73
HPVB3 e, E--NDE-LH--FILLVRL--I-P-lY----NK----TRF 39
E5b.con M?MLTC??NDGDTWL?LWL??AF?V??LGLLL?HYRAV?G???TKC?KC???????2?DYV?M?????GDY?YM 43
HPV6b-E5b . -MLTCQFNDGDTWLGLWLLCAFIVGMLG--LMHYRAVQGDKHTKC-KCNKHNCND.DYVTMHYTTDGDYI1Y 70
HPV11-E5b -V----HL------- F---FT--V-AV-----L-----H-TEK---A--KSNRNTTV---Y-SHGDN---V-- 73
SuperD.con S 74
BPV4 - 74
SuperE.con n???k??????????????SLEDLESVVPEVLGVD 40
HPV41 -AMS-LHLLIVY 78
CRPV -LKT-QLQIKFCSMAALVF-----------o---- 101
GroupEl.con ?NM?VWE??WEVW?L??????????VI??SVRVVGLELLLVQLQ 44
HPV1aR C--A---FF----A-EQPEALEEEL--LP--------------- 117
HPV63 Y--G---YS----V-VLARVGVAGM--HL 68
E5b.con N 44
HPV6b-E5b MN 72
HPV11-E5b - 74
1I-E5-3
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ES5 BLOCKS

E5BLOCKS: In light of the enormous diversity of E5 sequences, the MOTIF Algorithm was applied only to supergroup A
sequences. Within supergroup A, two BLOCKS were identified, the second of which was supported by the Gibbs sampler algorithm.
E5 similarities have been found to viral proteins such as HTLV p12 (see Halpern and McCance, Part lll, this compendium); in a
BLAST search using the supergroup A Cobbler sequence (aka HPV66, see below), weak matches were found to cellular proteins,
partly due to the low-information content (high representation of leucine) of the E5 sequences.

5
CONSENSUS-E5.superA m???????????????’???f?lCf???I?VC?????I????S??????SV????III?(IIIW?????pI? 21
HPV51 LYRHIVTIAVFII..LL..-V--LCVC-VL-CLLPL-..L.-Q.....Y-FAAA---|-CF-FVVATSQL 58

HPV18 L, S.LI..-LF--CVCMY--CHVPL-..P.-............ VCMCAYA-VLVFVYIV 41

HPV16 -T.NLD..TASTT..LLAC-L---CVL-C--LLIRP-..LL-V.....-TYTSLII-V----ITAASAF. 57

HPV31 -l.LELN..L.STVS.IVLC-L---CVL-F--LVIRP-..VL-V.....--YATL---IVI--VIATS--. 57

HPV52 -L.G.L........ -VF--ILLMVF-AVLRP-..LL-l.....--YAQV-V-V----VSIGS-F. 47

HPV58 -LLLP..L......... -VV--ILF-CL-IFLRP-..VL-I.....-IYAWL-V-V----VSVGSA-. 48

HPV6Db-E5a -E.VVPVQIAAGT..TST.-I-PVIIAFV--FVSII-IVWI-EFIVYT--LVLT---Y----LLLTT--. 65
HPV11-E5a -E.VVPVQIAAAT..TTT.LI-PVVIAFA--ILSIV-IILI-DFVVYT--LVLT---Y----LLLTT--. 65

PCPV1 -E.LQVVPVDFTAKATSQ.SL-PLLIA-T--FLSHILIFV-EFLLYS--LVLT---Y----LLLTP--. 67
CONSENSUS-E5.superA ?2?222?2?F22yl?f?y?P?f?ih??222?1??qq 33
HPVSLT L TT-FV--I-F-L-CLLL-.LYTF-L.L- 84
HPV18 VITSPATA-TV-VFCFLL-MLLL-.IHAI-S.L- 73
HPV16 RC-IV-I-V-I-L-L--THARF-I.T. 83
HPV3L L RC-CI-VV-I-I-L-V--THASF-S.-- 84
HPVS2 L KV-FL--L-L-F-M-C--CHAQY-AQL- 75
HPVS8 L RI-FC--I-L-I-MMC-NFHAQY-TQ-D 76
HPV6b-E5a ... QF-LLT-LVC-C-ALY--.YYIVTT.-- 91
HPV11-E5a ... QF-LLT-CVC-F-A-Y--IYIVQT.-- 91
PCPVL QF-LLT-SLCFL-A-C--.QYILQTQ-- 94

*COBBLER sequence from MOTIF**
>hpv_E5. HPV66, with embedded consensus blocks
spyiatidfcvicvFILCFCICLCVCIVVxLLIsaslftscLLLCLLLWLL Vatsffdtf
ilfliffyiptlciychalwlinhl
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E5 SuperGroup A Nuc-Aln

* coordinate 3850 in HPV16R
<- E2 end in HPV16R

most-likely ATGATAaAtATACTTGTA............ TTTGTAATTAGT ..o, 30

HPV42 -CAG-T...---GGAC-TCAATACTGT...GACTCC-CA-CGTGTGGGACAACC.............e.... G 49
HPV61 -CC-----C-AT-C--G-CGAGCTTGTGTG----AT-GAT-GATGGTGTAC 51
HPV26 CAC-CCT------ C----ATCATT.....A--CCTT--TA ..ot

HPV51 T--TAT-GACATA
HPV30
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV16
HPV35h - .

HPV31T -

HPV52  —-T-...GGAT--..........
HPV33 e T--Ta,
HPV58 - . T-—-C-A-T...
HPVEbES5a --GA-GTGG-G-C---
HPV11E5a ---GAGGTAG-G-C----CAAATTGCT...GCA-C--CA-C-ACA.
HPV44 --GA-C-C----C-A-............ GA--CT-C--TAGGGGCAACC...
HPV55 ---GA-C------C-A--. ..GA--GT-C--TAGGGGCAACC....
HPV13 ---GA-TT-----C---G
PCPV1 --GA-TTACAGG----- 43
HPV34 - Cooor-TT--A

RhPV1E5a -CCGCC-CC--T--GC-G

64

GT repeat for HPV51 and HPV26
-> <-

most-likely .............. TTTTTACTTTGCTTTTGTGTGTGTTTGTGTGTgTGCTTTGTTAGYCCG...CTTTTGCT 86
HPV42 GCCAGAAACTGCTGC-----T-G-TTA-AGT---TG--GC------ TGTG-G---G...TG-ATTAG---A-A 119
HPV61 GC---CCTATCT-T-C-CAC--A--GCATTT--GGTG- 116
HPV26 101
HPV51 101
HPV30 134
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bE5a ACCAGCACA--CA----GCCTG--ATAA-TGCA--TGT---A--T-------- CATCATA---A-TG- 104
HPV11E5a GCA--TGCA--A--TA--C----TATTGTA---A-AA- 104
HPV44 ..AGCACATCATTAC-GCC-G--GTAA--......GCCC---T---A----------- CATTGTAT-AA-TA- 104
HPV55 ..AGCACATCATTAC-GCC-G--GTAC--......GCCC---T---A--T-------- CATTGTAT-AA-TA- 104
HPV13 ..AGCAAGTCATTAC-GCC----GTAA--......GCAC-TACA-----TG-A-----CATTATAACAA-AT- 104
PCPV1 CCAGTCAATCATTG--GCC---A-TAA--......GC-C-TAC---A--T---C-C--TATTATAA-AC-TA- 110
HPV34 --G-CT--G-----...... -A-A----C...CTG-C---G...T--...---GCAG- 71
RhPV1E5a ... TTGCTGCTG-----G---G--C--......GTG--T---...GCAC-----GA-T--...--GC-T-- 89

101
98
101
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E5 SuperGroup A Nuc-Aln

most-likely A

HPV42
HPV61
HPV26
HPV51
HPV30
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bES5a
HPV11E5a
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
RhPV1E5a

most-likely
HPV42
HPV61
HPV26
HPV51
HPV30
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPVE6bES5a
HPV11E5a
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
RhPV1E5a

..... -CA-C-T---T-A-AG-TGT--T---C--A--A-T.....c-A-mes 147

s e-C-G---G-G--G-A~-C-TGGG---G--A-T....G-—A-ATT 120

G.. -C---G-G-G---T--~-CTTGGT-G--G--G--T.....C-T--ATA 120

G.. we--C--G-G-G---G-A--GTGG---A-T--G-T.....G-—ATT 120

G.. «e-C--T-G-G--G-A-A-GTGGC--C-TT-A-T.....G-—ATT 120

e --C---G-G---A-AC-TGGT--C---A-T.....G—A-ATT 120

G.. <-C--C--CA--CAT--A-rmr--Go-Amm..... C-A-G-- 150

s ~-CAT---CT--GCAT--A--T--C-G-----.....A-AC-G-— 147

[T p— [oclcmmm— ACAC----T----A=G-G....A-T-A— 150

. -A-A-CGG-G-----GCAG--GT-GG-GC-G--GC-T.....-~-C-A— 120

. ~-CA-T-C--CC----T-GGT-G--GG-G--G--A--G......C--C---- 120
.................. -A-T-Ceeeee-T-GGT-G--GG-G--G--G--G.....C--C----- 123
-TGGATA...TCTGAGTTTAT------C-C--C--TGC-A-------C-C-GC----TATTTAC-A--G--- 174
-TTAATA... TCTGATTTTGTA--A----C--C--TGC-G-------C-C-TC--—-TATTTGC-T--G--- 174
TTGTATT...TCTGATTTTATA----C-C--C-AT---G------CC---C-GC--TATCTG--AC----- 174
TTACATT... TCTGATTTTATA----C-C--C-AT-G------CC---C-GC--TATATG--AC----- 174
GTGCATA... TCAGAGTTC-TG----C-C-A-C-TT--A------C---A—--TATGTAC-T--G--- 174
-TTTGTA..TCTGAGTTTCTAC-A---TC--C--TTC-A------CC---C---~-TATCTG----G--- 180
[T — G-G-T------GGT--T-GC-T--GA--A--ATT..ACT--TA 123
[T -G-T-T-CCG-G-----C-CA--GT-GC-GC-TA-GC-G...... - Cc-- 138

GRE for HPV51
> <-

..GTTGTAGTAACATCCCCATTACAATTTTTTTTTCTATATTTATTTTTTTTTTATATTCCTATGTTGTTTA

... T-GCAG---CT-A-ATAC--TG-C-A----r-rmrmv G----A-CA--C--GG-----TCTG-C--AC 256
.. TA-G-A---TGTGG-GCC--C-GCCA-ACACTGC-GC-C--A-G-AAA-AG-G---TGTG-C-G-T 241
TTT--G---TCT-----ATATA--ACTACC-A-A--G-G---A-T-GC--A---T---A---GCT-GT---T 223
TTT--e-T-Crermemen YN o3 :Yo7. W N ¢y — CT-A--TGT--AC-T 223
TTT---=-T-C-T-G-~-TACA-TACTGCA---AC-A---T---GC-G-rmrmemrev A-T-A-AC-G 256
TTT----G-CT----ATTT--TG-TAC---A-A--G-T----C-A--r-erere-Ac--CAC---G-- 220
..-G--A-=-G----TGCCAC-GCA--CACAG-----G------G---~-TAT-G--C--—AC-AT 190
R, NG, S— AC-GCA---GC-G----CA-T-G--GC-A--TAC-A------ TG-AT 190
..C--A--CGT--CA-A----GG-GG-G------Grmrmenv C-A-----GTAT-G--C---G---GT 190
.emee-CAT--CA-Ar---G--A-Gr---G-Armrmre-C-Acrer-ATAT-Goee-G-T 190
.-G=-TA-C--C---T=--ATG-G-G----A--r-=-Ac---Gr---ATA----AC--—-AC-AC 190

... A-AAC--C-G-C--TG-G--TAGG-G----A--G-----A-TA-A---Gr-----A-AT-A--T--A- 220
..e-ACT--G-A-A-~-C--GT-GC---G-TGT-T-C-T-GC-----G----A----GGAA-G- 217
e A-T-Cro-ConTroe -G T-Groo-G-Ane--G-TG-G--A-Anrmememv AT-A-TG-A- 220

.- ATCTA-TGGG--A-----TA=-G-G-----T-G--CC--C-Grrr-Acr-T-w--Aee-T-G-- 190
G T-T--GGG--T--T-A--Acmemenee TGC----G--G-r-A--T-A-A--A--G-- 190
..-GTCT--GGGG--GG-TC---G-A--r----CTGT--C---A-A-wm-Acre-A-Ae-Ae-G-- 193
..C-GC--T-r-e-Acn--C-Grrmrmenen CC-A---AC-C--C--G-G-G---CTG-~-CGCA-—-A-- 244
o.C-T=-Teee-Acee-T=-Goro-Corme-Ac--ACAC-G-G-G-G-GC---T---GCC--T-A-- 244
...C--T=-C----C--TG-CC-G-------A---A---ACAC-G-G-G-C-GC-T-T----GC--G--A-- 244
...C--T--C--CA-TG-CC-G-------A-G-A---ACAC-G-G-G-C-GC-T-T----GC--G-A-C 244
...C--T=-C--=-A-T--C--G-----C-A---A---ACCC-G-C-C---GC-T-C---~-GC---G-G 244
..C--T--Cree-TCor-Co-Go-Gmrmrmene A---ACCC-G-C---G-GC-T-T-G---GC---T-G-- 250
..CA-~-GTCCCA----TG--A--G-A-A-A-AT---G-G-G-G-Gr-rmrmememmemen GCAC-GG 193
...~GTCCA--GTGAA---G--TGC-GC---GG--G-G---G---G----TA-CC--GT--C-T--G- 208

II-E5-6
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* coordinate 4098 in HPV16R

most-likely TACATTTACATGCAATT.....TTTTTAACAAAACAACAA

HPV42
HPV61
HPV26
HPV51
HPV30
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPVEbES5a
HPV11E5a
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
RhPV1E5a

~-ACA---TA...=A.....CA---G--T----

----- C-Ter..-CA...oroemmen. CTTTTG -
~T--GCC-TG-G....-GGorn-T--CAC--

------- et G-ACAT...-Co-G
we-CCA-Terommn . ~ACA-...-Coen-Gm-

----CC-G-----CC-CAGTGTGG---AC-GC-G-ATGATG

II-E5-7
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E5 SuperGroup A Nuc-Aln

240
285
267
255
252
201
255
219
219
216
213
219
249
249
252
225
225
228
273
273
276
273
273
282
222
249



E5 SuperGroups B-E Nuc-Aln

SuperC.con  ATGca?cAtcc?tgtcTgeTATGTTtcTgGGaCT??t?t?tGgagTgCAacTgecTgeTg?T??T?TTt?Tge 61
GroupCl.con ATGCC?AATCTATGGTTTCTATTGTTCTTGGGACTAGTTGCTGCAATGCAACTGCTGCT?TTACTGTT??T?C 68
BPVLI - A A CT-A- 73
BPV2 - G G TC-G- 73
GroupCz2.con ATGaa7cAtcc7ggtchcT”cTGTTtCTgGGaCT’7?t’>TttGgagT’>CAgchchtTg”T”gT”TTT”Tgc 62
EEPV ----CAT-C...---T----TT---------- G--CACA------C-A------A--C-AC-T--C---C---
RPV C-----G-----TT-C----m-mm - CACC----C---A--A---T-A--AC-T--A---T-AT 73
DPV ===-Coeae-T=-G---T-T GG-C G---T----AC--T-A--A---A-TT 73
OvPV1 ---C-G-----CTT------ GT------- T-----TC-G-GG-----T--AT-------- A-GT-T---C--- 73
OvPV2 --C-A--—--TTT------ G-----C--T-----TC-G-GG--G--G-----T------A-GT-C---T--- 73
SuperD.con CAGACCGTCCCCCCGATCTTCCAGAGACGCCCGGGGCCGGCAGCAGAGGGCGCAGTCGTCTTCGCGATCGCGA 73
BPV4 73
E2 end for CRPV <-
SuperE.con  A?????2??2?2??T???????A????a???ac?aagt??aAa??gC??c???tctaacga?At?t?t???t??a? 30
HPV41 ATG-AAC-AA---AGA---GTT-CT-AAA---GT-A-G--TCC-AAAAAC-T 52
CRPV -TGGGCTTTAG-GACGTGT-TGCATGTA--CC-T-CCC-TCA--AG-TTT-G-----CA-CG-T-TTT-GT-C 73
GroupEl.con ATGGAAGTTGATTTTGCTTGGACGTGTGTACATAGTCCCTGTATATATTCCCCTCCTACCCCCACATACCTTG 73
HPV1aR 73
E5b.con ATG?TGATG?TAAC?TGTCA?TT?AATGATGG?GATAC?TGG?TG??T?TGTGGTTGTT???TGC?TTT?TTG 57
HPV6b-E5b s T P A-----C---C--GG-T---------- ATG---C---A--- 70
HPV11-E5b  ---G-----T----C-----C--A--------T-----A---T--TT-C----------TAC---A---G--- 73
SuperC.con TgtTtTTtTTctTtgTaT??TGGGALtCA?TITGggTGeegecTGtgaaaa??T?cc??TgTAA 115
GroupCl.con T??T?TTTTT??T?GTATACTGGGATCATTTTGAGTGCTCCTGTACAGGTCTGCCCTTTTAA 124
BPV1 -CT-G-----TC-T 135
BPV2 -GC-A-----CT-G 135
GroupC2.con TgTTtTTcTTctTthangTGGGAtcAthTGGcTGtcg’>TGtGA7aa’>tT’>c°°’>TGTAA 117
EEPV TC-C C--T----- A--CA-G-AGT----- 132
RPV T--TC----G G-----G-----TGGT--TATAC----- 135
DPV G---AAG-----A--C--C-ACA----- 135
OvPV1 -C-m-mm e A-C-TT------A-A-A---------C--C--C--AC-C-CTG----- 135
OvPV2 -T--C--T---------- TT------A-A-A------C--C--C--G--A--A-CTG----- 135
SuperD.con TCACGGTCACGATCACGATCGCCTACGAAGGGGCCGCACTCCAGTGGACGAGACACGCGGCTACCGAGTCCCG 146
BPV4 146
E2 end for HPV41l <- -> L2 start for CRPV, HPV41
SuperE.con caa?ataTct?gCaCataCgCA?aaga??t???7a??t?????t?a??atacaAtg?TTGCt?gg?aAaga?t? 80
HPV41 TGGGC-G-T-C--G--C-----G--A-GC-GTG-CC-GTGTA-C-TT-A------ C-----A--C----GG-T 125
CRPV ---T-A--=-T-mmmmmmeo- A G-GTC---G----AC--TC-C--AAA 125
GroupEl.con AAGCTTGCAAACATTGTAACAAATGTATCG??TACGTA?A??ACG?GCTGC?CC??AAGATAT?TA?CC??C? 132
HPV1aR CC------ G-AA---C-----C--CA------- A--C--CT-A 146
HPV63 -AG------ A-CG---A-----T--AC------- T--T--TG-T 44
E5b.con TAG??2?T?2?2T?GG?TT?TT?TT??T?CA?TA?AG?GCTGTACA?GG???T?AA?A?AC?AAATGT???AAGTG 104
HPV6b-ESb  ---GGA-GT-G--G--A--A--GA-G--C--T--A--------A--GGA-A--C-C--C------AAG----- 143
HPV11-E5b  ---CTG-AC-T--A--G--G--AC-A--T--C--G--------T--TAC-G--A-A--T------GCT----- 146
SuperD.con GGAGACCCCCGGGAGGAAGACGAAGGGGCACCCCCGAACGGGAACGATGCCCTGGAACACCGACTCCGCCAAC 219
BPV4 219
poly-A signal
for HPV41 ->
SuperE.con caa?g?Gcta?tCc?gaAga??TtTat??aacaTgcaaaattgc?gg?g?c?g??g??Ctg?cg?a???AtTa 132
HPV41 A--C-C----A---T---C-AC-G---AAG--------- GCAA-G--G-G-GATT-TC-ACC--ATGTT---- 198
CRPV -GCA-G---GCA--AC----CA-----CC--------m-m-=- T--CAATT-CCCAG---A-AT-CAG-A-- 198
GroupEl.con TG?AA??T??CAAACA??TGCCC?CCTGA?AT?CAAAATAAAATTGA?CA?ACAACA?TTGCTGA?AA?AT?T 189
HPV1aR --C--AA-AT------ CC-----A-----C--T------mmomm-| G--T------ A------- T--A--A- 219
HPV63 -T--GG-TG------ AT-----C-----T--A--mmmmm - A--A------ G- C--G--T- 117
E5b.con TAA???2A?AC??C?22TA?T??T???2GATTATGT??2?TATG???2?AT??T??T?ATGG?GATTAT?T?TA?ATG 147
HPV6b-ESb  ---CAA-C--AA-TG--A-GA-...-------- AAC----CATT--AC-AC-G----T------A-A--T--- 213
HPV11-E5b  ---ATC-A--CG-AA--C-AC-GTG-------- GTA----TCAC--GG-GA-A----A------G-G--C--- 219
SuperD.con TCCTGA 225
BPV4 225
1I-E5-8
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E5 SuperGroups B-E Nuc-Aln

poly-A signal

for HPV41 <-
SuperE.con aat?t?at?accaaacta??gctG?Tga?atTata?t???T????G?C????T????T??TTGGAGGACTTGG 179
HPV41 -CGCT--G-G------- CAC---C---T-G----T-AA 237
CRPV ---T-G-AA--A----A-TT--A-A-A-A---C-GCAGTA-GGCA-C-TTGG-GTTT-CT------------- 271
GroupEl.con T?CAATATGG?AGT?TGGGA?T?TT??TGGGAGGTTTGGG?ATTGG?AC?G?CA??GG????GG?GG??G??? 239
HPV1aR -G--------C---C-----G-T--TT------=----—- C-----A--A-C--GA--CTCT--A--AA-AAT 292
HPV63 “A--me-ee-G-=-T-=---A-A--CC----m-mmeeee T-----T--T-G--AG--TGGG--T--CC-GTA 190
E5b.con AA?TAG 152
HPV6b-ESb  --T--- 219
HPV11-E5b  --C--- 225
SuperE.con AATCAGTAGTGCCGGAGGTTCTGGGGGTCGACTAG 214
CRPV 306
GroupEl.con TGGTTATAC?CC?CT?GGTGAGGGTGGTGGGGTTAGAGTTGCTACTCGTCCAACTCCAGTAA 298
HPV1aR T--C--C 354
HPV63 e A--T--A- 207
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